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審   査   の   要   旨 
 
 これまで塩基配列に基づく分子系統解析では、アライメント中の配列の塩基組成（あるいはA
T含量）は均一性を仮定する置換モデルが主に用いられてきた。しかし、現実には生物間でAT
含量が大きく異なりうる。この配列間でのAT含量の不均一性に起因する系統樹の誤推測を避け
るため、（1）非一様置換モデルと（2）RY-coding法が提案され、実データ解析に用いられてき
た。著者はシミュレーションデータと実データの解析から、上記2つの手法を用いた系統解析の
有効性を世界に先駆けて検証した。以上の結果から、今後の実データ系統解析を行う際のガイド
ラインを提供することができたことは系統解析の分野における大きな貢献である。 
パラメーターリッチな非一様モデルに基づく系統解析の計算コストは高く、実データ解析には
大規模並列計算機が必要である。しかし、非一様モデルを実装し、かつ並列計算可能な系統解析
プログラムは存在しなかった。著者は、非一様モデルを実装したNHMLプログラムをMPI/Open
MPによりハイブリッド並列化し、その性能評価を行った。並列化により計算時間の短縮を実現
したことで、大規模計算機上での非一様モデルに基づく実配列データ解析が現実的になったこと
は高く評価できる。 
平成27年2月3日、学位論文審査委員会において、審査委員全員出席のものに論文の審査及び最
終試験を行い、本論文について著者に説明を求め、関連事項について質疑応答を行った。その結
果、審査員全員によって合格と判定された。 
よって、著者は博士（理学）の学位を受けるのに十分な資格を有するものとして認める。 
